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1. INTRODUÇÃO
Métodos estatísticos Bayesianos tem recentemente promovido grandes avan-
ços em várias áreas da ciência, que agora estendidos para a genética quantitativa
e molecular, como por exemplo na determinação de taxas de associação entre
variantes genéticas com doenças, fenotipagem (STEPHENS & BALDING, 2009),
estrutura genética (PRITCHARD et al., 2000; FALUSH et al., 2003; GAO et al.,
2007), entre outras aplicações.
Em genética de populações os modelos Bayesianos tem grande vantagem
em relação aos métodos frequentistas por serem caracterizados como métodos
probabilísticos (Pr(y|x)) e de aprendizagem, ou seja, são modelos estocásticos
que buscam padrões através de algoritmos que empregam o modelo de cadeias
Markovianas escondidas e a integração pelo método Monte Carlo. Já os méto-
dos frequentistas, são caracterizados por terem suas inferências sobre o descon-
hecido, baseadas nas medidas de desempenho amostral, ou seja, P(x|y).
De maneira mais simples e aplicada, os modelos Bayesianos capturam a es-
trutura genética da população pela variância molecular de cada subpopulação us-
ando uma distribuição de probabilidade conjunta e separada pelo conjunto de loci
observados. Assim, uma população alvo (natural ou melhorada) tem potencial de
ser geneticamente estruturada, de tal forma que as fronteiras que limitam o fluxo
gênico existem, ou existiram. A aplicação de abordagens Bayesianas podem ter a
capacidade de inferir sobre a estrutura genética da população com maior eficiên-
cia que vários dos métodos frequentistas (STEPHENS & BALDING, 2009).
Entretanto, vários são os métodos Bayesianos disponíveis atualmente, den-
tre estes as abordagens dos softwares STRUCTURE (PRITCHARD et al., 2000;
FALUSH et al., 2003) e INSTRUCT (GAO et al., 2007) têm sido extensivamente
aplicadas e indicadas para análise da estrutura genética de populações alógamas
e autógamas, respectivamente.
Frente ao contexto, o objetivo do presente trabalho foi comparar qual das
abordagens Bayesianas é a mais indicada para inferir sobre a estrutura genética
molecular de populações em diferentes taxas de equilíbrio de Hardy Weinberg
sobre uma população constituída por acessos de portaenxertos de Prunus mel-
horados e de outras espécies.
2. MATERIAL E MÉTODOS
O material vegetal avaliado no presente estudo foi proveniente da "Coleção
Porta-enxerto de Prunus", da EMBRAPA Clima Temperado, sendo constituída por
34 acessos sul-brasileiros; 27 acessos de portaenxertos introduzidos; e 14 aces-
sos representados por genótipos de diferentes espécies de Prunus.
O DNA genômico foi isolado pelo procedimento descrito DOYLE & DOYLE
(1987), quantificado e padronizado para 20 ng µl−1.
A PCR foi realizada com 15 pares de oligonucleotídeos iniciadores para loci SSR
da série BPPCT (DIRLEWANGER et al., 2002) e UDP (CIPRIANI et al., 1999;
TESTOLIN et al., 2000).
A eletroforese foi conduzida em gel de poliacrilamida 6% em voltagem de 9
V cm−1 por 2 horas e 30 min., e a revelação foi realizada com nitrato de prata
conforme o protocolo descrito por BASSAM et al. (1991).
As análises das abordagens Bayesianas do software STRUCTURE Ver. 2.3.1
e INSTRUCT Ver. 3.2.09 foram conduzidas a partir do conjunto de dados obtido
pela avaliação de 15 pares de oligonucleotídeos iniciadores. Em ambas as abor-
dagens realizou-se a análise dos Ks variando de 1 a 10, com dez repetições cada,
período de aquecimento de 204 e de interações de 205. O método de frequência
alélica utilizada foi a correlacionada, e ancestralidade comum (Admixture model).
Os resultados do logaritmo neperiano (ln) de probabilidade dos dados (ln Pr(X|K ))
foram utilizados para a detecção do melhor valor de K (EVANNO et al., 2005) e
para a identificação de qual abordagem é a mais adequada. Após a detecção
do melhor K estatístico realizou-se a sumarização das réplicas de cada K pelo
software CLUMPP Ver. 1.1.2 (JAKOBSSON & ROSENBERG, 2007) e a represen-
tação gráfica realizada pelo software DISTRUCT Ver. 1.1 (ROSENBERG, 2004).
3. RESULTADOS E DISCUSSÕES
Os resultados do ln de probabilidade dos dados [ln Pr(X|K ) (Figura 1A)] per-
mitiram inferir que a abordagem Bayesiana do software STRUCTURE foi mais
eficiente do que a abordagem do INSTRUCT para inferir sobre a probabilidade de
um acesso ao acaso (randômico) estar inserido dentro de uma determinada popu-
lação (K ). Para cada informação a priori (K ), a probabilidade a posteriori (Pr(X|K ))
é calculada somando o logaritmo da probabilidade a priori com os logaritmos das
probabilidades condicionais de cada indivíduo da população.
A identificação dos melhores valores de K estatístico [Figura 1B (EVANNO,
et al., 2005)] não correspondeu com os resultados biológicos de agrupamento,
pois a melhor informação biológica está contida no K3. Os resultados da abor-
dagem hierárquica de agrupamento (dendrograma) pelo coeficiente de Nei & Li
(1979) foram utilizados para a ordenação dos acessos de forma hierárquica. A in-
formação a priori de K3 juntamente com a ordenação hierárquica (Figura 2) pos-
sibilitou a categorização dos acessos referente a um determinado grupo em no
mínimo 85% em cada pool alélico, ou seja, o pool alélico ’a’ abrange 91,17% dos
acessos sul-brasileiros, ’b’ 88,88% dos portaenxertos introduzidos; e, ’c’ 85,71%
dos acessos de outras espécies de Prunus. A figura 2 mostra também os difer-
entes índices de estruturação de cada grupo em relação a toda a coleção. A
abordagem Bayesiana do software STRUCTURE leva em consideração a maxi-
mização do equilíbrio de Hardy-Weinberg em um determinado grupo para inferir
sobre a estrutura genética de populações alógamas e categorizar o acesso em
subpopulações (PRITCHARD et al., 2000; FALUSH et al., 2003). Diferentemente,
Figura 1: Sumário de informação das abordagens Bayesianas de estrutura
genética para cada informação a priori. (A) Resultados dos dados de ln Pr(X|K ).
(B) Resultados da estatística de detecção dos Ks com maior conteúdo de infor-
mação sobre a "Coleção Porta-enxerto de Prunus".
Figura 2: Estrutura genética da "Coleção Portaenxerto de Prunus"com base nos
resultados da abordagem hierárquica de agrupamento pelo coeficiente de Nei &
Li (1979) e Bayesianas do software STRUCTURE e INSTRUCT. A identificação
dos acessos em amarelo são provenientes do grupo sul-brasileiro, vermelho- in-
troduzidos e verde- outras espécies.
a abordagem do software INSTRUCT não leva em consideração o equilíbrio de
Hardy-Weinberg, mas sim a taxa de autofecundação ou endogamia para inferir so-
bre a estrutura genética e a categorização dos acessos em subpopulações (GAO
et al., 2007). Como os acessos deste estudo são caracterizados como de espé-
cies diferentes e de acessos melhorados, há desta maneira uma grande taxa de
alelos de baixa frequência, principalmente no grupo de acessos introduzidos e no
de outras espécies, o que na maioria das vezes é uma característica (de frequên-
cia alélica) encontrada em populações naturais alógamas, mais do que em pop-
ulações autógamas. Embora o maior grupo analisado seja formado por acessos
de Prunus persica, ou seja, por plantas autógamas, era de se esperar a presença
de grande número de alelos de alta frequência, o qual não foi observado. Sendo
assim, a composição alélica da população pode justificar o fato da abordagem
do software STRUCTURE apresentar melhores resultados do que a abordagem
do software INSTRUCT, sobre a inferência de estrutura genética na população
analisada e a categorização dos acessos em determinados agrupamentos.
4. CONCLUSÕES
O presente estudo pode concluir que a aplicação da abordagem Bayesiana
que leva em consideração o equilíbrio de Hardy Weinberg é a mais eficaz para
a inferência de estrutura genética em populações autógamas com presença de
diferentes acessos melhorados, e com grande diversidade genética.
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